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 Kurokawa ら[2]によって採取された 13 人の日本人腸内サンプルは 7 人の成人（男４・女
３）と 2 人の子供（男１・女１）、そして 4 人の乳児（男２・女２）で構成されている。こ
れらのデータから得られた 662,548遺伝子に対し、KASS[3]システムを用いて遺伝子機能の
アサインを行った。遺伝子機能は KEGG Orthology (KO)に定義されている識別番号によっ





る成分の抽出を行った。 (Figure 1) 
 











児(In-B、In-E)は Actinobacteria 由来の遺伝子が 64.00～73.74％、後者のみで育った乳児




 次に O2PLSによって検出された特徴的な違いを持つモジュールについて調べた。(Figure 
2右図) 糖伝達輸送体(M00207)とペプチド・ニッケル伝達輸送体(M00239)は他のモジュール
と違い、大人や子供でも Bacteroidetes 由来の遺伝子がほとんど含まれていなかった。また
その区別化に寄与している成分として、Alphaproteobacteria, Chloroflex, Deinococcus, 
Dictyoglomi, Fusobacteria, Thermobaculum, Thermotogae といったマイナー生物門グル
ープクラスターの存在が確認された。解糖系モジュール(M00001)、クエン酸回路モジュール
(M00173)、リボゾーム複合体 (M00178/M00179)、アミノアシル tRNA 合成モジュール
(M00359/M360)も高い有意性で検出されたモジュールであり、これらに関しては




Figure 2. 生物門グループ別遺伝子数の割合(左図)と O2PLSによる特徴的モジュールの抽出
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